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A SZARVASMARHA DGAT1 GÉN K232A POLIMORFIZMUS 
HATÁSA HOLSTEIN-FRÍZ ÉS JERSEY TEHENEK 

TEJTERMELÉSI TULAJDONSÁGAIRA

FARKAS VALÉRIA -  KOVÁCS KATALIN -  HOLLÓ GABRIELLA -  ZSOLNAI ATTILA-  
SZABÓ FE R E N C -A N TO N  ISTVÁN

ÖSSZEFOGLALÁS

A szerzők 417 holstein-fríz és 341 jersey tejelő tehén DGAT1 polimorfizmus vizsgálatát végezték el. 
A vér- és szőrm inták tipizálásához Rotor Gene RG 3000 típusú Real-Time PCR készüléket használ­
tak. A kísérlet során a szarvasmarha DGAT 1 gén két változatát (AA, GC) azonosították. A genotípusok, 
valamint holstein-fríz fajta esetében három, míg a jersey fajta esetében kétlaktációs tejtermelési tulaj­
donságok közötti összefüggés feltárására többtényezős varianciaanalízist végeztek (SPSS 14.0). Hol­
stein-fríz fajta esetében az AA alléi (lizin variáns) gyakorisága 0,22; a GC alléié pedig 0,78; míg a je r­
sey fajtánál 0,81 (AA) és 0,19 (GC) volt. Holstein-fríz fajta esetében a három genotípus megoszlása 
4,32% (AA/AA); 35,49% (AA/GC); 60,19% (GC/GC) volt, a jersey fajtánál a következőképpen alakult: 
68,33% (AA/AA); 25,22% (AA/GC); 6,45% (GC/GC). A statisztikai elemzés a holstein-fríz fajta esetében 
305 napos tejtermelési adatok (tejhozam (kg), tejzsír %, a tejfehérje %, tejfehérje kg), a legnagyobb 
napi tej (kg) és az átlag napi tejmennyiség (kg), valam int a DGAT1 genotípusok között szignifikáns 
kapcsolatot mutatott. A jersey fajta esetében 305 napos tejtermelési adatok (tejhozam (kg), tejzsír %, 
tejzsír kg, a tejfehérje %, tejfehérje kg) és az átlag napi tejmennyiség (kg), valamint a DGAT1 genotí­
pusok között szintén szignifikáns kapcsolatot mutatott.

SUMMARY

Farkas, V. -  Kovács, K. -  Holló, G. -  Zsolnai, A. -  Szabó, F. -A n to n ,  /.: EFFECT OF THE DGAT1 
GENE K232A POLYMORPHISM ON MILK PRODUCTION TRAITS IN HUNGARIAN HOLSTEIN- 
FRIESIAN AND JERSEY COWS

41.7 Hungarian Holstein-Friesian and 341 Jersey cows were typed for the bovine DGAT1 gene using 
a TaqMan allelic discrim ination method in a Rotor-Gene RG 3000 Real-Time PCR system (Corbett 
Research). Among the blood and hair samples examined AA and GC versions of the gene were 
identified. Dataset was analysed with SPSS 14.0 for W indows software. Multivariate analysis of 
variance (general linear model, GLM) were used to evaluate the relationship between genotypes and 
milk production traits. Milk production data were recorded in the Hungarian Holstein-Friesian in three 
and in the Jersey cows two consecutive lactations. Allele frequencies for AA and GC alleles were 0.22 
and 0.78 for Hungarian Holstein-Friesian breed and 0.81 and 0.19 for Jersey breed, respectively. 
D istribution of the tree genotypes (AA/AA, AA/GC, GC/GC) were 4.32% (AA/AA); 35.49%  (AA/GC); 
60.19% (GC/GC) for Hungarian Holstein-Friesian cows and 68.33% (AA/AA); 25.22% (AA/GC); 6.45% 
(GC/GC) for Jersey cows. In case of Hungarian Holstein-Friesian breed, statistical analyses proved 
significant relationship between DGAT1 genotypes and 305-day milk production traits (milk yield, milk 
fat percent, m ilk protein percent, milk protein yield), as well as maximum and average monthly milk 
yield. For Jersey breed, the used statistical methods confirmed significant relationship between DGAT 1 
genotypes and 305-day milk production traits (milk yield, milk fat percent, m ilk fat yield, milk protein 
percent, milk protein yield), and average monthly milk yield.
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BEVEZETÉS

A gazdasági állatfajok közül a szarvasmarha-tenyésztés hazánkban és világ- 
viszonylatban is igen nagy jelentőségű ágazata a mezőgazdaságnak. Magyar- 
országon a szarvasmarhák száma több évtizedes mérséklődést követően a 2000- 
es évek végén stabilizálódott, 2010-ben azonban tovább csökkent. (KSH, 2010). 
A szarvasmarha-tenyésztés az elsősorban emberi táplálékként hasznosított tej- és 
hústermelés mellett fontos ipari nyersanyagokat is előállít. A legújabb kutatási 
eredményeket összegezve egyértelműen megállapítható, hogy az összes 
élelmiszer közül a tej és a belőle készített termékek a leggazdagabbak a bioaktív 
anyagokban. Ez a megállapítás a tej valamennyi makro- és mikro alkotórész-cso­
portjára vonatkozik, közte a sokat támadott tejzsírra is.

Napjainkban a gazdasági állatok tenyésztési programjában jól alkalmazhatók 
a különböző genetikai markerek, melyek segítségével, fontos kvantitatív (ter­
melési) tulajdonságokat (tejhozam, tejzsír- és fehérje mennyiség, hústermelés) kó­
doló (poli)gének (QTL=Quantitative Trait Loci) azonosíthatók. A szarvasmarha 
QTL adatbázisa (Cattle QTL Database) szerint jelenleg, 378 különféle mennyisé­
gi tulajdonsághoz kapcsolt 5207 QTL-t sikerült azonosítani. Ezek közül a legtöb­
bet, 1485 QTL-t a tejtermeléssel kapcsolatos értékmérő tulajdonságok esetében 
írtak le. Ha pedig a kromoszómákon való eloszlásukat vesszük figyelembe a 
legtöbb QTL-t ez idáig a 6-os (441-et) és a 14-es (469-at) kromoszómákon detek­
tálták (www.animalgenome.org). Mára a kutatások fő célja lett a QTL-ek mögött 
rejlő mutációkat hordozó gének azonosítása. így került a diacilglicerol-O-acyltran- 
szferáz (DGAT1) a tejösszetétel irányított megváltoztatását célzó vizsgálatok 
középpontjába (GenBank Accession No. AJ318490). Hasonló, tejtermelésre ható 
tejfehérje genotípusokról számolt be Baranyi és mtsai (1992), Vági és mtsai (2000) 
akik a s1-, (3- és K-kazein, valamint p-laktoglobulin genotípusokat vizsgáltak hazai 
szarvasmarha állományokban. Utóbbi közleményben a szerzők eredményei sz­
erint a vizsgált tejfehérje genotípusok közül a K-kazein és a p-laktoglobulin tejter­
melésre és szaporaságra gyakorolt hatása jelentősebb, mint a a s1- és a p-kazein 
hatása. Kovács és mtsai (2002) a szarvasmarha szomatotropin (növekedési hor­
mon) gén Alul polimorfizmusának hatását vizsgálták hazai holstein-fríz bikanevelő 
tehenek termelési tulajdonságaira. A növekedési hormon ugyanis kulcsszerepet 
játszik a táplálóanyag hasznosításban, a tőgy növekedésében és fejlődésében.

1. ábra A szarvasmarha DGAT1 exon, intron struktúrája
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Forrás: Winter és mtsai, 2002
A fehér négyzetek a nem kódoló szakaszt, a szürke négyzetek pedig a kódoló szakaszokat jelölik. 
A vízszintes vonalak reprezentálják az intronokat. A nyíl a 8-as exonon lévő K232A polimorfizmus 
helyét jelöli

Figure 1. Exon -  intron structure o f bovine DGAT1( Winter e t al, 2002)
Boxes represent exons; white boxes are untranslated regions and gray, numbered boxes are coding 
regions. The horizontal lines represent the introns. The arrow indicate K232A polymorphism in exon 8 
position number of exons (1); size of exons (bp) (2); size of ontrons (bp) (3)

http://www.animalgenome.org
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A DGAT1 egy mikroszómális enzim, amely a triglicerid szintézis utolsó lépését 
katalizálja (Cases és mtsai, 1998). Grisart és mtsai (2002) a szarvasmarha 14. 
kromoszómájának térképezésekor, 3cM pontossággal azonosították az elsősor­
ban a tej zsírtartalmára ható DGAT1 gént a kromoszóma centromér régiójában. 
A szarvasmarha DGAT1 gén szekvenálása teljes mértékben megtörtént (több faj 
esetében is), beleértve 3500bp-nyi upstream és 1900 bp-nyi downstream 
szekvencia szakaszt. A kódoló szekvencia mind a szarvasmarha mind az ember 
esetében 1470 bp méretű, mely 17 exonból és azokat elválasztó 16 intronból áll. 
A DGAT1 gén exon intron struktúráját szemlélteti az 1. ábra.

1. táblázat
A DGAT1 p o lim o rfizm u s  m egoszlása a kü lönböző  h o ls te in -fríz  és je rsey  popu lác iókban
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Fajta (1) N (2) Ivar (3)
Alléi gyakoriság (4)

Hivatkozás (5)
AA GC
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Német (6)

1291
200
66
79
858
40

<5
6
$
n.a.
$
$

0,549
0,37
0,40
0,42
0,548
0,35

0,451
0,63
0,60
0,58
0,452
0,65

Kaupe és mtsai (2007)

Citek és mtsai (2007) 
Kaupe és mtsai (2004) 
Thaller és mtsai (2003) 
Winterés mtsai (2002)

Holland (7)
1818
1762
1745

$
2
2

0,63
0,40
0,40

0,37
0,60
0,60

Grisart és mtsai (2002) 
Schennink és mtsai (2007) 
Demeter és mtsai (2009)

Új-zélandi (8)
1527
529

<?
2

0,60
0,30

0,40
0,60

Spelman és mtsai (2002) 
Grisart és mtsai (2002)

Francia (9) 2083 c?+2 0,369 0,631 Gautier és mtsai (2007)

Brit (10) 49 n.a. 0,03 0,97 Kaupe és mtsai (2004)

ír (11) 848 $ 0,32 0,68 Berry és mtsai (2010)

Lengyel (12)

244
213
177
89

$
?
2
$

0,65
0,48
0,40
0,54

0,35
0,52
0,60
0,46

Pareek és mtsai (2005)

Strzatkowska és mtsai (2005) 
Nowacka-Woszuk és mtsai (2008)

Svéd (13) 96 2 0,14 0,86 Náslud és mtsai (2008)

Olasz (14) 116 cJ+2 0,254 0,746 Scotti és mtsai (2010)

Indiai (15) 281 $ 0,59 0,41 Patel és mtsai (2009)

Brazil (16) 50 $ 0,27 0,73 Lacorte és mtsai (2006)

je
rs

e
y

Európai jersey (17) 10 n.a. 0.65 0.35 Ripoli és mtsai (2006)

Brit (18) 47 n.a. 0.69 0.31 Kaupe és mtsai (2004)

Lengyel (19) 100 2 0,83 0,17 Komisarek és mtsai (2004)

Német (20) 7 $ 0,71 0,29 Winter és mtsai (2002)

Új-zélandi (21) 1053 $ 0,88 0,12 Spelman és mtsai (2002)

Table 1-.Distribution of DGAT1 polymorphism in different cattle breeds 
variety (1); d1 -  males; 2  -  females (2); number of animals (3); allele AA, GC(4); reference (5); German 
(6); Dutch (7); New Zealand (8); French (9); British (10); Irisch (11); Polish (12); Swedish (13); Italian 
(14); Indian (15) Holstein Frisian; Brazilian (16); European Jersey (17); British (18); Polish (19); 
German (20); New Zealand (21); Jersey cattle breeds.
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Az ábrán látható 8-as exon területén lévő, 10433 és 10434 pozíciójú AA/GC 
dinukleotid szubsztitúcióból ered (lizin/alanin (K232A) aminósav szubsztitúció) a 
DGAT1 gén tejtermelésre kifejtett hatása, amelyet már több szerző is bizonyított 
és szignifikáns különbségeket állapítottak meg a tejzsír, a tejfehérje és a tejmeny- 
nyiség vonatkozásában (Grisart és mtsai, 2002; Winter és mtsai, 2002). Winter és 
mtsai (2002) leírták, hogy az alanin variánsok esetében a 232-es pozícióban lévő 
alanin nagy valószínűséggel negatív hatással van a DGAT zsírsav-CoA megkötő 
képességére. Tehát ezzel magyarázható, hogy az alanin variáns (GC/GC) egye- 
dek alacsonyabb zsírtartalmú tejet termelnek. A lizin variánsok a hatékonyabb zsír 
szintézist képviselhetik, hiszen a tanulmány szerint a lizin variánsoknál követke­
zetesen magasabb volt a tej zsírtartalma, mint az alanin variánsok esetében.

Napjainkra az SNP kutatások'(köztük a DGAT 1) új lehetőséget kínálnak a 
genomvizsgálatokon alapuló tenyészállat kiválasztásban, azaz a genomszelek- 
cióban. Ami azért is fontos, mert a genom alapú tenyészérték felhasználásával na­
gyobb mértékű genetikai előrehaladás érhető el. A hatékony és gyors genotipizáló 
eszközök megjelenésével lehetővé vált egy genomban akár több tízezer SNP 
(single nucleotide polymorphism -  egypontos nukleotid-polimorfizmus) azonosítása.

Számos publikáció számolt be a DGAT1 gén tejtermelésre kifejtett hatásáról a 
különféle szarvasmarha fajtákban. A következő táblázat (1. táblázat) a DGAT1 
allélgyakoriságokat szemlélteti a különböző országokból származó holstein-fríz és 
jersey szarvasmarha fajták esetében.

A jelen vizsgálat célja a holstein-fríz és jersey szarvasmarha fajták egy-egy 
populációjában a DGAT1 polimorfizmus, valamint a genotípus és a tejtermelés 
összefüggésének vizsgálata.

ANYAG ÉS MÓDSZER

A vizsgálathoz 2 telepen 417, legalább három laktációt zárt holstein-fríz tejelő 
tehéntől vettünk vérmintát, valamint 341 szőrmintát legalább két laktációt zárt jer­
sey tejelő tehéntől. A vérmintákat NaEDTA-s vérvételi csövekben -20°C-on tároltuk 
a DNS kinyeréséig. A DNS izolálása a Zsolnai és mtsai (2003) által ismertetett 
módszer szerint történt. A genomiális DNS izolálása szőrhagymából FAO/IAEA 
(2004) (FAO/IEAE Inter-regional Training course on Molecular Methods in Live- 
stock Genetics and Breeding) ajánlása szerint történt.

A vér- és szőrminták tipizálásához Rotor Gene RG 3000 típusú Real-Time PCR 
készüléket (Corbett Research) és TaqMan alléldiszkriminációs módszert használ­
tunk. A használt primerek és jelzett próbák, valamint az amplifikáció paraméterei 
megfeleltek a Schennink és mtsai. (2007) által publikáltaknak. A tehenek tejter­
melési adatait az első és a második, ill. harmadik laktáció során az Állatte­
nyésztési Teljesítményvizsgáló Kft. által havonta végzett befejések adatai alapján 
értékeltük. A vizsgált polimorfizmus feltételezett hatásainak elemzéséhez az álla­
tok 305 napos laktációs adatait (tejhozam (kg), tejzsír (kg, %), tejfehérje (kg, %)), 
valamint a legnagyobb napi tejhozamát (kg) és a befejések átlag tejhozamát (kg) 
használtuk. A statisztikai analízist SPSS 14.0 Windows szoftver segítségével vé­
geztük. A vizsgált lókusz (DGAT1), valamint a termelési adatok közötti feltételezett 
kapcsolat felderítésére többtényezős varianciaanalízis, Általános Lineáris Modell
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(GLM) és a legkisebb négyzetes különbségek (Fisher-féle LSD) (LSD: least 
square differences) módszerét, illetve nem homogén varianciák esetében 
Tamhane-féle tesztet alkalmaztuk. A populációt genetikai egyensúlyának vizs­
gálatához az elméletileg várt genotípus-gyakoriságokat a tapasztalt genotípus­
gyakoriságok felhasználásával a Hardy-Weinberg szabály alapján határoztuk meg.

Az értékelés során a tehenek DGAT1 genotípusát, születési évét és laktáció 
sorszámát, fix hatásnak tekintettük, a genotípus hatásának elemzéséhez az utób­
biakra -  azok zavaró hatásának kiszűrése érdekében -  korrekciót alkalmaztunk. 
A faktorok hatásainak mértékét a leggyakrabban használt többváltozós varianci­
aanalízis módszerével (U-próba, más néven Wilks' Lambda módszer) számítot­
tam ki. A Wilks-féle lambda egy olyan tesztstatisztika, melyet a többváltozós vari­
anciaanalízis esetében használnak annak vizsgálatára, hogy vannak-e különb­
ségek a csoportosító változó által kialakított csoportok átlagai között.

Az általános lineáris modell matematikai képlete mindkét fajta esetében a 
következő volt:

yijk = ¡j +DGAT 1i+ laktáció számaj+ születési évk+ eijk

ahol y  a vizsgált tulajdonság fenotípusos megnyilvánulása, \i az általános átlag, 
DGATHaz állat DGAT1 genotípusa (AA/AA, AA/GC, GC/GC), a laktáció száma a lezárt 
laktációk számára utal, valamint az adott állat születési évén túl e a maradék hiba.

EREDMÉNYEK ÉS MEGBESZÉLÉSÜK

Holstein-fríz fajta esetében az AA alléi (lizin variáns) gyakorisága 0,22; a GC 
alléié (alanin variáns) pedig 0,78; míg a jersey fajtánál 0,81 (AA) és 0,19 (GC) volt. 
Holstein-fríz fajta esetében a három genotípus megoszlása 4,32% (AA/AA); 
35,49% (AA/GC); 60,19% (GC/GC) Volt, a jersey fajtánál a következőképpen 
alakult: 68,33% (AA/AA); 25,22% (AA/GC); 6,45% (GC/GC) (2. táblázat).

2. táblázat
A v izsg á lt ho ls te in -fríz  és je rsey  tehenek genotípus és a llé lgyako risága

G enotípus(3) A llé l(4)

AA /AA AA/GC GC/GC AA GC

holstein-fríz (1) 4,32% 35,49% 60,19% 0,22 0,78

jersey (2) 68,33% 25,22% 6,45% 0,81 0,19

Table 2. Genotype distribution and allele frequencies in Holstein Friesian and Jersey cows 
Holstein-Friesian (1); Jersey (2); genotype AA/AA, AA/GC, GC/GC (3); allele AA, GC(4)

A Hardy-Weinberg egyensúlyt a ebi2 érték kiszámolásával vizsgáltuk, mely a 
holstein-fríz fajta esetében a chi2 = 0,327; a jersey fajta esetében a chi2 = 12,133 
volt. Ez utóbbi magas e lé r t é k  az alacsony szignifikancia szinttel párosulva azt 
jelenti, hogy a populáció (jersey) nincs genetikai egyensúlyban, vagyis, hogy a 
tejtermelésre irányuló szelekció a DGAT1 géneloszlást is megváltoztatta.
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A kísérleteink során tapasztalt allélgyakoriságok a holstein-fríz fajta esetében 
megfelelnek többek között Lacorte és mtsai (2006) eredményinek, akik 50 brazil 
holstein-fríz szarvasmarhánál 0,27; valamint Berry és mtsai (2010) eredményeinek 
akik, 848 ír holstein-fríz esetében 0,32 allélgyakoriságot figyelt meg a lizint kódoló 
alléi esetében. Német holstein-fríz fajtában Winter és mtsai (2002) vizsgálataik 
során 0,35; Kaupe és mtsai (2007) 0,37 allélgyakoriságot tapasztaltak az AA alléi 
esetében. Számos irodalmi adat áll rendelkezésünkre a holstein-fríz fajta esetében 
a DGAT1 gén (lizin ill. alanin variáns) allélgyakorisági értékeire vonatkozóan. 
Az 1. táblázat jól szemlélteti, hogy mennyire széles skálán mozognak az értékek, 
hiszen az általunk mért allélgyakoriságoknál magasabb értékeket is tapasztaltak 
már. Spelman és mtsai (2002) 1527 új-zélandi holstein-fríz vizsgálatakor 0,60; 
Pareek és mtsai (2005) 244 lengyel holstein-fríz esetében 0,65-ös allélgyakorisá­
got figyelt meg a lizint kódoló alléi esetében.

Jersey fajtában az AA alléi (lizin variáns) gyakorisága magasabb értéket muta­
tott, mint a holstein-fríz fajta esetében. Az általunk leírt AA allélgyakorisági érték 
megfelel Komisarek és mtsai (2004) eredményeinek akik, 100 jersey szarvas- 
marha vizsgálatakor 0,83 (lizin variáns) míg Spelman és mtsai (2002) 1053 új-zé­
landi jersey szarvasmarha vizsgálata során 0,88 (lizin variáns) allélgyakoriságot 
tapasztaltak. 47 jersey szarvasmarha vizsgálatakor Kaupe és mtsai (2004) 0,69 
allélgyakoriságot figyelt meg a lizint kódoló alléi esetében.

3. táblázat
A vizsgált tejtermelési paraméter legkisebb négyzetes átlaga és a standard hiba értéke 

az eltérő DGAT1 genotípus csoportok között holstein-fríz fajtában

AA/AA AA/GC GC/GC

LSM+SE

305 napos tejhozam (kg)(1) 8792,74+ 310,43a 9176,44 ± 141,72a 9803,89 ± 130,35b

305 napos tejzsír (%)(2) 4,03 ± 0,07a 3,81 ± 0,03b 3,58 ± 0,03c

305 napos tejzsír (kg)(3) 350,99 ± 11,57 348,37 ± 5,28 350,72 ± 4,86

305 napos tejfehérje (%)(4) 3,36 ± 0,03a 3,26 ± 0,01b 3,21 ±0,01C

305 napos tejfehérje (kg)(5) 293,57 ± 9,03a 297,51 ± 4,12a 313,19 ± 3,79b

Legnagyobb napi befejés (kg)(6) 38,27 ± 1,12a 39,36 ±0 ,51  a 41,24 ± 0,47b

Átlagos napi befejés (kg)(7) 29,63 ± 1,05a 30,94 ± 0,48a 33,20 ± 0,44b

a, b: A különböző betűvel jelölt értékek szignifikánsan eltérnek egymástól p<0,05

Table 3. Least square means and standard errors o f some milk production parameters in DGAT1 
genotype groups in Hungarian Holstein-Friesian cows 
(a, b: different characters indicate significant differences between genotypes)
305-day milk yield (1); 305-day milk fat % (2); 305-day milk fat yield (3); 305-day milk protein % (4); 
305-day milk protein yield (5); max. amount of daily milk yield (6); mean amount of dally milk yield (7)

A holstein-fríz szarvasmarha fajta esetében a statisztikai elemzés a 305 napos 
termelési adatok (tejhozam, tejzsír %, tejfehérje %, tejfehérje kg), a legnagyobb 
napi tej- és átlag napi tejmennyiség, valamint a DGAT1 genotípusok között szig­
nifikáns kapcsolatot mutatott (3. táblázat). Az AA/AA genotípusú egyedek eseté­
ben szignifikánsan alacsonyabb (p<0,05) 305 napos tejmennyiséget (kg), 305
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napos tejfehérje mennyiséget (kg), legnagyobb napi tejmennyiséget (kg), valamint 
átlagos napi tejmennyiséget (kg) tapasztaltunk, mint a GC/GC genotípusú állatok 
esetében. Szignifikáns (p<0,05) összefüggést lehetett kimutatni a 305 napos 
tejzsír %, a 305 napos tejfehérje % és a DGAT1 genotípusok között is. Az AA/AA 
genotípusú tehenek esetében szignifikánsan magasabb (p<0,05) 305 napos 
tejzsír %-ot és 305 napos tejfehérje %-ot tapasztaltunk a másik két genotípust hor­
dozó állatok értékeihez képest. Ezt a megállapítást Grisart és mtsai (2002); Spel- 
man és mtsai (2002); valamint Thaller és mtsai (2003) által elért eredmények is 
megerősítik, melyek szerint a lizin variánst hordozó egyedek esetében magasabb 
tejzsír arány és mennyiség volt kimutatható, ugyanakkor ez a tejhozam, illetve a 
tejfehérje mennyiség (kg) csökkenésével párosult. Ezt a negatív korrelációt mind­
három szerző igazolta.

Jersey fajtánál a 305 napos tejtermelési adatok (tejhozam (kg), tejzsír %, tejzsír 
kg, a tejfehérje %, tejfehérje kg) és az átlag napi tejmennyiség (kg), valamint a 
DGAT1 genotípusok között szintén szignifikáns kapcsolat volt kimutatható 
(4. táblázat).

4. táblázat
A v izsg á lt te jte rm e lés i param éter legk isebb  négyzetes átlaga és a standard  h iba értéke 

az e lté rő  DGAT1 genotípus cso p o rto k  közö tt je rsey  fa jtában

AA/AA AA/GC GC/GC

LSM+SE

305 napos tejhozam (kg)(1) 4659,26 ± 170,19a 4786,26 ± 180,23a 4389,86 ± 205,48b

305 napos tejzsír (%)(2) 5,43 ± 0,13a 5,12 ± 0,13b 5,05 ± 0,15b

305 napos tejzsír (kg)(3) 252,81 ± 8,79a 242,98 ± 9,31b 218,86 ± 10,62c

305 napos tejfehérje (%)(4) 3,91 ± 0,05a 3,81 ± 0,05b 3,78 ± 0,06b

305 napos tejfehérje (kg)(5) 182,97 ± 6,43a 182,52 ±6,81 a 165,65 ± 7,76b

Legnagyobb napi befejés (kg)(6) 20,83 ± 0,71 21,36 ±0 ,75 20,44 ± 0,85

Átlagps napi befejés (kg)(7) 15,92 ± 0,60a 16,35 ± 0,64b 14,87 ± 0,73b

a, b: A különböző betűvel jelölt értékek szignifikánsan eltérnek egymástól p<0,05

Table 3. Least square means and standard errors o f some milk production parameters in DGAT1 
genotype groups in Jersey  cows
(a, b: different characters indicate significant differences between genotypes)
305-day milk yield (1); 305-day milk fat %  (2); 305-day milk fat yield (3); 305-day milk protein %  (4); 
305-day milk protein yield (5); max. amount of daily milk yield (6); mean amount of daily milk yield (7)

Az AA/AA genotípusú egyedek esetében szignifikánsan magasabb (p<0,05) 
305 napos tejmennyiséget (kg), 305 napos tejfehérje mennyiséget (kg) tapasztal­
tunk, mint a GC/GC genotípusú állatok esetében. Az AA/AA genotípusú tehenek 
esetében szignifikánsan magasabb (p<0,05) 305 napos tejzsír %-ot és 305 napos 
tejfehérje %-ot tapasztaltunk a másik két genotípust hordozó állatok eredményei­
hez képest. Az AA/AA genotípusú tehenek 305 napos tejzsír mennyisége (kg) 
szignifikánsan magasabb (p<0,05) volt a másik két genotípust hordozó állatok 
értékeinél, ahol az AA/GC és GC/GC egyedek között is szignifikáns különbséget 
tapasztaltunk. Az AA/AA genotípusú egyedek esetében szignifikánsan alacso-
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nyabb (p<0,05) átlagos napi tejmennyiséget (kg) tapasztaltunk, mint a AA/GC 
genotípusú állatok esetében, ugyanakkor szignifikánsan magasabb (p<0,05) 
értéket mint a GC/GC genotípusú egyedek esetében. Spelman és mtsai (2002) 
eltérő eredményekről számolt be jersey szarvasmarhákkal végzett kísérleteiben, 
ahol a lizin variánst hordozó egyedek esetében alacsonyabb tej-és tejfehérje men­
nyiség, valamint magasabb tejzsír mennyiséget tapasztalt. Komisarek és mtsai 
(2004) szintén erre az eredményre jutottak, valamint a lizin változatot hordozó 
egyedek esetében szignifikánsan magasabb tejzsír %-ot és tejfehérje %-ot tapasz­
taltak.

Mindezek alapján megállapíthatjuk, hogy az AA alléi a holstein-fríz fajta ese­
tében pozitív hatással van a tejzsír mennyiségére és arányára és negatív hatás­
sal a 305 napos tejhozamra, valamint a 305 napos tejfehérje mennyiségre. A jer­
sey fajta esetében a lizin variánsnak pozitív hatása van a 305 napos tejhozamra, 
a tejfehérje hozamra, valamint a tejzsír mennyiségére egyaránt.

Az AA alléi tejzsír termelésre kifejtett pozitív hatása egyértelműen dokumentált 
és ezt jelenlegi vizsgálati eredményeink is alátámasztják. Ezen ismeretek bir­
tokában fontos, hogy ne csak a kutatások során, hanem a tenyésztési gyakorlat­
ban is hasznosítsuk a szóban forgó gént, mint markert, a tejelő állományok 
előszelekciójában.

Vizsgálatainkat az OTKA (78174) ill. a NKFP (4/025/2005) támogatásával 
végeztük.
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